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70 



140 



ATSGAAACAGACGCTATTGATGGCTATATAACATGTGACAAT GAGCTTTCACCCGAAGGGGAACACGCCA 
TACCTTTGTCTGCGATAACTACCGATATATTGTACACTGTTACTCGAAAGTGGGCTTCCCCTtG^^ 
M ETOAIDGYITCD NELSPEGEHA 

ata.tggccattgacctcacctcaagcacgcccaatggac agcacgcctcgccaagtcacatgacaagcac 

tataccggtaactggagtggagttcgtgcgggttacctgtcgtgcggagcggttcagtgtactgttcgtg 
n ma i oltsstpngqhaspshmtst 

aaattctgtaaagctggaaatgcagagtgatgaagagtgtgaca ggcagcccctgagccgtgaggatgag 

tttaagacatttcgacctttacgtctcactacttctcacactgtccgtc6gggactcggcactcctactc 
n svklemqsoeecdrqplsrede 

atcaggggccacgat6aggggagcagcctagaagaacccctaattgagagcagcgaggtggccgacaaca 

' I I I I I I I I I 280 

TAGTCCCCGGTGCTACTCCCCTCGTCGGATCTTCTTGGGGATTAACTCTCGTCGCTCCACCGGCTGTT6T 

I RGHOEGSSLEEPLIESSEVADN 
GGA/VAGTCCAGGACCTTCAAGGCGAGGGAGGAATCCGGCTTCCGAATGGTAAACTGAAATGTGACGTCTG 



210 



CCTTTCAGGTCCTGGAAGTTCCGCTCCCTCCTTAGGCCGAAGGCTTACCATTTGACTTTACACTGCAGAC 
RKVQDLQGEGGIRLPNGKLKCDVC 

TGGCATGGTTTGCATTGGGCCCAATGTGCTTATGGTACATAAAAGGAGTCACACTGGTGAGCGGCCCTTC 

ACCGTACCAAACGTAACCCGGGTTACACGAATACCATGTATTTTCCTCA6TGTGACCACTCGCCGGGAAG 
GHVC I GPNVLHVHKRSHTGERPF 

CACTGTAACCAGTGCGGAGCTTCTTTTACCCAGAAGGGCAACCTTCTGAGACAEATAAAGTTACACTCTG 

'I I ' ■ ' • ' ' ■ I ■ ■ ■ I ' ■ ■ ■ I ■ ■ ■ I ■ I I I iJOQ 

GTGACATTGGTCACGCCTCGAAGAAAATGGGTCTTCCCGTTGGAAGACTCTGTGTATTTCAATGTGAGAC " 
HCNQCGASFTQKGNLLRHIKLHS 

GAGAGAAGCCCTTCAAATGTCCTTTCTGTAGCTATGCTTGTAGAAGAAGGGACGCTCTCACAGGACACCT 

■ . I I I ■ ■ I . ■ I I I • I ■ . I I I ■ I ■ I ■ I I I I I ■ ■ I I ■ . . I I . I I ■ ■ ■ I I , I I I ggQ 

CTCTCTTCGGGAAGTTTACAGGAAA6ACATCGATACGAACATCTTCTTCCCTGCGAGAGTGTCCTGTGGA 
G* EK PFKCPFCSYACRRRDALTGHL 

CAGGACCCATTCTGTGGGTAAACCTCACAAGTGTAACTACTGTGGCCGAAGCTACAAGCAGCGCACGTCA 
I — • I • ■ ■ ■ I ■ ■ I ■ ■ I 



I I i ■ I 630 

GTCCTGGGTAAGACACCCATTTGGAGTGTTCACATTGATGACACCGGCTTCGATGTTCGTCGCGTGCAGT 
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CTGGAGGAACACAAGGAACGCTGTCACAACTATCTCCAGAATGTCAGCATGGAGGCTGCCGGGCAGGTCA 

GACCTCCTTGTGTTCCTTGCGACAGTGTTGATAGAGGTCTTACAGTCGTACCTCCGACGGCCCGTCCAGT 
L E E H K E R C H N Y L Q N V SHE A A g" Q V 

TGAGTCACCATG rACCGCCTATGGAAGATTGTAAGGAACAAGAGCCTATCATGGACAACAATATTTCTCT 

ACTCAGTGGTACATGGCGGATACCTTCTAACATTCCTTGTTCTCGGATAGTACCTGTTGTTATAAAGAGA 
MS HHVPPMEDCKEQEP I MDNNI SL 

GGTGCCTTTTGAGAGACCTGCTGTCATAGAGAAGCTCACGGCAAATATGGGAAAGCGCAAAAGCTCCACT 

' ' ' ' I ' ' ' ' I ' ' ' ' I ■ ■ ' ' I ■ ' I I '■ I ■ I I I I I ■ I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I ) I I I ■ I I I I I I QHQ 

CCACGGAAAACTCTCTGGACGACAGTATCTCTTCGAGTGCCGTTTATACCCTTTCGCGTTTTCGAGGTGA 
VPFERPAV I EKLTANMGKRKS.ST 

CCTCAGAAGTTTGTGGGGGAAAAGCTTATGCGATTCAGCTACCCAGATATTCATTTTGATATGAACTTAA 

I I I 1 I 1 I ■ I . I I ■ I I I 

GGAGTCTTCAAACACCCCCTTTTCGAATACGCTAAGTCGATGGGTCTATAAGTAAAACTATACTTGAATT 
PQKFVGEKLMRFSYPDIHFDHNL 

CATATGAGAAGGAGGCTGACCTGATGCAGTCTCATATGATGGACCAAGCCATCAACAATGCAATCACCTA 

' ' ' ' > ' ' ' ' i ' ' * ' I ' ■ ' ' I ' ' ' ' M ' I 1 1 1 I I I I I I I » I 1 1 1 I I I I 1 1 1 1 I I I I I ■ I ' I ' ' ■ ' I « ' * ' I 980 

GTATACTCTTCCTCCGACTCGACTACGTCAGAGTATACTACCTGGTTCGGTAGTTGTTACGTTAGTGGAT 
TYEKEAELMQSHMMDQAlNNArTY 

CCTTGGAGCTGAGGCCCTTCACCCTCTGATGCAGCATGCACCAAGCACAATCGCTGAGGTGGCCCCAGTT 

' ' ' ' t ■ ■ ■ ' I ' « ■ ■ I I ■ ■ ■ I ■ ■ ■ ■ I ■ ■ ■ ■ I I t I I I I I ■ I I I ■ I . I I . I I I , , , I I , , , I I , , , I I , , I I I 1050 

G6AACCTCGACTCCGGGAAGTGGGAGACTACGTCGTACGTGGTTCGTGTTAGCGACTCCACCGGGGTCAA 
LGAEALHPLMQHAPSTIAEVAPV 

ATAAGCTCAGCTTATTCTCAG6TCTATCATCCAAACAGGATAGAAAGACCCATTAGCAGGGAAACATCTG 

TATTCGAGTCGAATAAGAGTCCAGATAGTAGGTTTGTCCTATCTTTCTGGGTAATCGTCCCTTTGTAGAC 
ISSAYSQVYHPNRIERPISRETS 

ATAGTCACGAAAACAACATGGATGGCCCCATCTCTCTCATCAGACCAAAGAGTCGACCCCAGGAAAGAGA 

— — I ■ . . ■ I . . . . t . . — H ■ t ■ ■ ■ ■ I I I ■ ■ I . , . ■ I ■ ■ , , I ] 190 

TATCAGTGCTTTTGTTGTACCTACCGGGGTAGAGAGAGTAGTCTGGTTTCTCAGCTGGGGTCCTTTCTCT 
bSHENNMDGPlSL IRPKSRPQERE 

GGCCTCGCCCAGCAATAGCTGCCTCGATTCTACTGACTCAGAAAGTAGCCATGATGACCGCCAGTCCTAC 
I I . I . ■ t . I ■ I ■ ■ ( I ■ ■ I 1 I ■ ■ ■ t ■ I ■ ■ i ■ ■ ■ I I ■ I I . I ■ . I . r » ■ ■ ■ I 1260 

CCGGAGCGGGTCGTTATCGACGGAGCTAAGATGACTGAGTCTTTCATCGGTACTACTGGCGGTCAGGATG 
ASPSNSCLDSTDSESSHDDRQSY 
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CAAGGAAACCCTGCCTTAAATCCCAAGAGGAAACAAAGCCCAGCTTACATGAAGGAGGATGTCAAGGCTT 

GTTCCTTTGGGACGGAATTTAGGGTTCTCCTTTGTTTCGGGTCGAATGTACTTCCTCCTACAGTTCCGAA 
QGNPALNP KRKQSPA Y MJC ED V K A 

TGGATGCTACCAAGGCCCCCAAGGGCTCTCTGAAGGACATCTATAAGGTTTTCAATGGAGAAGGAGAACA 

ACCTACGATGGTTCCGGGGGTTCCCGAGAGACTTCCTGTAGATATTCCAAAAGTTACCTCTTCCTCTTGT 
LDATKAPKGSLKD I YKVFNGEGEQ 

GATAAGGGCCTTCAAGTGTGAGCACTGCCGAGTCCTTTTTCTAGACCATGTCATGTACACCATTCACATG 

CTATTCCCGGAAGTTCACACTCGTGACGGCTCAGGAAAAAGATCTGGTACAGTACATGTGGTAAGTGTAC 
IRA FKCEHCRVLFLDHVMYTIHM 

GGTTGCCATGGCTACCGGGACCCACTGGAATGCAACATCTGTGGCTACAGAAGCCAGGACCGCTACGAAT 

CCAACGGTACCGATGGCCCTGGGTGACCTTACGTTGTAGACACCGATGTCTTCGGTCCTGGCGATGCTTA 
GCHGYRDPLECN I CGYRSQ DRYE 

TTTCATCACACATTGTTGGGGGGCAGCACACATTCCACTAGGCGTTTGCATTCCAAGG 

' ' ' ' < ' ■ ■ ■ I ■ ' ■ ■ I I ■ ' ' I ' ' ' ' I ' ' ' » I I > I ■ I ■ I I ■ I I ■ I * I ■ i ■ ■ I I ■ ■ I I I ■ » ^ 598 

AAAGTAGTGTGTAACAACCCCCCGTCGTGTGTAAGGTGATCCGCAAACGTAAGGTTCC 
F SSHIVGGQHTFH AFAFQG 



FIG. 3C 



• Page 6 of 13 
HELIOS GENE 
Katia Georgopoulos et al. 
09/259,389 
10287-043001 



^^^'^^^^^^9^^'^^|^"'""'"°^"'"QS^y^TATAACATGTGACAATGAGCTTTCACCC GAAGGGGAACACGCCA 
TACCTTTGTCTGCGAT^^ ^° 

METDA I OGY I TCO NE LS PEGEHA 

ATATGGCCATTGACCTCACCTCAAGCACGCCCAATGGACAGCA CGCCTCGCCAAGTCACATGACAAGCAC 

TATACCGGTAACTGGAGTGGAGTTCGTGCGGGTTACCTGTCGTGCGGAGCGGTTCAGTGTACTGTTCGTG 
NMAI'DLTSSTPNGQHAS 



S H M T S T 



AAATTCTGTAAAGCTGGAAATGCAGAGTGATGAAGAGTGTGA CAGGCAGCCCCTGAGCCGTGAGGATGAG 

TTTAAGACATTTCGACCTTTACGTCTCACTACTTCTCACACTGTCCGTCGGGGACTCGGCACTCCTACTC 
NSVKLEMQSDEECDRQPLSREDE 



210 



ATCAGGGGCCACGATGAGGGGAGCAGCCTAGAAGAACCCCTAATTGAGAGCAGCGAGGTGGCCGACAACA 
'''* ' '''''' I ■ ' ' I I I I I I I I I I I I I I 



+ 



TAGTCCCCGGTGCTACTCCCCTCGTCGGATCTTCTTGGGGATTAACTCTCGTCGCTCCACCGGCTGTTGT 
I RGHDEGSSLEEPL lESSEVADN 



f 280 



GGAAAGTCCAGGACCTTCAAGGCGAGGGAGGAATCCGGCTTCCGAATGGTGAGCGGCCCTTCCACTGTAA 
' ' ' ' ' ' ' ' ' I ' • ■ ■ I ■ ' ' ' I ' ' ' ■ I ■ ' ' ' I ' ' ■ ■ I ■ I ■ ■ I ' I ■ ■ I I 1 I ■ I I ■ I . I I 



^ 350 



CCTTTCAGGTCCTGGAAGTTCCGCTCCCTCCTTAGGCCGAAGGCTTACCACTCGCCGGGAAGGTGACATT 
RKVQDLQGEGG IR L PN GERPFHCN 

CCAGTGCGGAGCTTC TTTTACCCAGAAGGGCAACCTTCTGAGACACATAAAGTTACACTCTGGAGAGAAG 

GGTCACGCCTCGAAGAAAATGGGTCTTCCCGTTGGAAGACTCTGTGTATTTCAATGTGAGACCTCTCTTC 
QCGASFT QKGNLLRH I KLHSGEK 

CCCTTCAAATGTCCTTTCTGTAGCTATGCTTGTAGAAGAAGGGACGCTCTCACAGGACACCTCAGGACCC 

GGGAAGTTTACAGGAAAGACATCGATACGAACATCTTCTTCCCTGCGAGAGTGTCCTGTGGAGTCCTGGG 
PFKCPFCSYACRRROALTGHLRT 

ATTCTGTGGGTAAACCTCACAAGTGTAACTACTGTGGCCGAAGCTACAAGCAGCGCACGTCACTGGAGGA 

. " ' ' ' ' ' • ' I I 1 I Il l I ego 

TAAGACACCCATTTGGAGTGTTCACATTGATGACACCGGCTTCGATGTTCGTCGCGTGCAGTGACCTCCT 
HS VGKPHKCNYCGRSYKQRTSLEE 



ACACAAGGAACGCTGTCACAACTATCTCCAGAATGTCAGCAT GGAGGCTGCCGGGCAGGTCATGAGTCAC 
TGTGTTCCTTGCGACAGTGTTGATAGAGGTCTTACAGTCGTACCTCCGACGGCCCGTCCAGTACTCAGTG 
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CATGTACCGCCTATGGAAGATTGTAAGGAACAAGAGCCTATCATGGACAACAATATTTCTCTGGTGCCTT 

GTACATGGCGGATACCTTCTAACATTCCTTGTTCTCGGATAGTACCTGTTGTTATAAAGAGACCACGGAA 
HVPP/IEDCKEQEP IMDNNIS L Vp 

TTGAGAGACCTGCTGTCATAGAGAAGCTCACGGCAAATATGGGAAAGCGCAAAAGCTCCACTCCTCAGAA 

AACTCTCTGGACGACAGTATCTCTTCGAGTGCCGTTTATACCCTTTCGCGTTTTCGAGGTGAGGAGTCTt 
FERPAVIEKLTANMGKRKSSTPQK 

GTTTGTGGGGGAAAAGCTTATGCGATTCAGCTACCCAGATATTCATTTTGATATGAACTTAACATATGAG 

I I I I I I I ■ I I I ■ ■ ■ I I i ■ ■ ■ I . ■ I I ■ ■ » I I I I I I ■ I ■ I I . I . I 1 , I I I , I I , , I g^Q 

CAAACACCCCCTTTTCGAATACGCTAAGTCGATGGGTCTATAAGTAAAACTATACTTGAATTGTATACTC 
FVG EKLM R FSYPO IHFDMNLTYE 

AAGGAGGCTGAGCTGATGCAGTCTCATATGATGGACCAAGCCATCAACAATGCAATCACCTACCTTGGAG 

' ' ' ' I I I I « i ' I ■ ■ I ■ ■ ' * I I I I j I I I I f I I » I t * I I I I I I 1 1 I I I I I I I I I I I I I ■ I I I I I ■ I I I I I I g^o 

TTCCTCCGACTCGACTACGTCAGAGTATACTACCTGGTTCGGTAGTTGTTACGTTAGTGGATGGAACCTC 
KEAELMQSHnMDQ AI NNA ITYLG 

CTGAGGCCCTTCACCCTCTGATGCAGCATGCACCAAGCACAATCGCTGAGGTGGCCCCAGTTATAAGCTC 

' I I I I I I ■ I I I I I ■ ■ t ■ I . I I I I . I I ■ . I I ■ I ■ ■ I ■ I I I I ■ I . ■ I , , , , I ggQ 

GACTCCGGGAAGTGGGAGACTACGTCGTACGTGGTTCGTGTTAGCGACTCCACCGGGGTCAATATTCGAG 
AEALHPLMQHAPSTIAEVAPV fSS 

AGCTTATTCTCA6GTCTATCATCCAAACAGGATAGAAAGACCCATTAGCAGGGAAACATCTGATAGTCAC 

i i I I ■ I ■ I I I I . I I I I I 1 I I I I I I I I I ■ ... I I ... I . I I I I I I I I I I I ,, I I , , I 1050 

TCGAATAAGAGTCCAGATAGTAGGTTTGTCCTATCTTTCTGGGTAATCGTCCCTTTGTAGACTATCAGTG 
AYSQVYHPNRIERPISRETSDSH 

GAAAACAACATGGATGGCCCCATCTCTCTCATCAGACCAAAGAGTCGACCCCAGGAAAGAGAGGCCTCGC 
I I I ■ I I ' ' ' I I I ■ . I . . I . I I \\20 

CTTTTGTTGTACCTACCGGGGTAGAGAGAGTAGTCTGGTTTCTCAGCTGGGGTCCTTTCTCTCCGGAGCG 
ENNMDGP I S L IRPKSRPQEREAS 

CCAGCAATA6CTGCCTCGATTCTACTGACTCAGAAAGTAGCCATGATGACCGCCAGTCCTACCAAGGAAA 

■ ■ ■ ■ I ■ • • ■ I ■ ■ ' ' I 1 — ■ ' ■ I 1 I ■ I ■ ' I 1 180 

ggtcgttatcgacggagctaagatgactgagtctttcatcggtactactggcggtcagcatggttccttt 
psn scldstdses shddrqsy agn 

ccctgccttaaatcccaagaggaaacaaagcccagcttacatgaaggaggatgtcaaggctttggatgct 

gggacgGaatttagggttctcctttgtttcgggtcgaatgtacttcctcctacagttccgaaacctacga 
palnpkrkqspaymkeovkalda 
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ACCAAGGCCCCCAAGGGCTCTCTGAAGGACATCTATAAGGTTTTCAATGGAGAAGGAGAACAGATAAGGG 

I ' 1 ' I' 1 I ■ I . I . 1 I .7 1330 

TGGTTCCGGGGGTTCCCGAGAGACTTCCTGTAGATATTCCAAAAGTTACCTCTTCCTCTTGTCTATTCCC 
TKAPKGSLKOIYKVFNGEGEQIR 

CCTTCAAGTGTGAGCACTGCCGAGTCCTTTTTCTAGACCATGTCATGTACACCATTCACATGGGTTGC^^ 

GGAAGTTCACACTCGTGACGGCTCAGGAAAAAGATCTGGTACAGTACATGTGGTAAGTGTACCCAAC6GT ^ 
AFKCEHCRVLFLDHVMYTIHMGCH 

TGGCTACCGGGACCCACTGGAATGCAACATCTGTGGCTACAGAAGCCAGGACCGCTACGAATTTTCATCA 

' ' I I I I I 1470 

ACCGATGGCCCTGGGTGACCTTACGTTGTAGACACCGATGTCTTCGGTCCTGGCGATGCTTAAAAGTAGT 
GYRDPLECN ICGYRSQDRYEFSS 

CACATTGTTGGGGGGCAGCACACATTCCACTAGGCGTTTGCATTCCAAGG 

■ ' ■ ' I ■ ■ ■ ■ I ' ■ ■ ■ I ■ ■ ' ■ I ■ ■ ■ ■ I ■ ■ ■ I I I I I I . . 1520 

GTGTAACAACCCCCCGTCGTGTGTAAGGTGATCCGCAAACGTAAGGTTCC 
H IVGGQHTFH AFAFQG 
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1/1 31/11 

GCC CGG GCA GGT CGC ATT GCT ATA GCA CTG ACT GAG CTC TOT CTC TOT CTT TTT TTT COT 

^^^GRIAIALTDLSLSLFFP 
61/21 91/31 

CTT TCC TGA AAC CCG ACA TTG TCA CCT CCT CTT TGA GGG TTA GAA GAA GCT GAG ATC TCC 

L2*NPTLSPPL*GLEEAEIS 
121/41 151/51 

CGA CAG AGC TGG AAA TGG TGA TGA ATC TTT TTT AAT CAA AGG ACA ATT TCT TTT CAT TGC 
RQSWKW* * IFFNQRTISFHC 
181/61 211/71 

ACT TTG ACT ATG GAA ACA GAG GCT ATT GAT GGC TAT ATA ACG TGT GAC AAT GAG CTT TCA 

TLTMETEAIDGYITCDNELS 
241/81 271/91 

CCC GAA AGG GAG CAC TCC AAT ATG GCA ATT GAC CTC ACC TCA AGC ACA CCC AAT GGA CAG 

PEJ^EHSNMAIDLTSSTPNGO 
301/101 331/111 

CAT GCC TCA CCA AGT CAC ATG ACA AGC ACA GAT TCA GTA AAG CTA GAA ATG CAG AGT GAT 

^ASPSHMTSTDSVKLEMQSD 
361/121 391/131 

GAA GAG TGT GAC AGG AAA CCC CTG AGC CGT GAA GAT GAG ATC AGG GGC CAT GAT GAG GGT 

ESCDRKPLSREDEIRGHDEG 
421/141 451/151 

AGC AGC CTA GAA GAA CCC CTA ATT GAG AGC AGC GAG GTG GCT 'GAC AAC AGG GAA GTC CAG 

2SLEEPLIESSEVADNREV0 
481/161 511/171 

GAG CTT CAA GGC GAG GGA GGA ATC CC-G CTT CCG AAT GGT AAA CTG AAA TGT GAC GTC TGT 

ELQGEGGIRLPNGKLKCDVC 
541/181 571/191 

GGC ATG GTT TGC ATT GGG CCC AAT GTG CTT ATG GTA CAT AAA AGG AGT CAC ACT GGT GAA 

GMVCIGPNVLMVHKRSHTGE 
601/201 631/211 

CGC CCC TTC CAC TGT AAC CAG TGT GGA GCT TCT TTT ACT CAG AAG GGC AAC CTT CTO AGA 

^PFHCNQCGASFTQKG NLLR 
661/221 691/231 

CAC ATA AAG TTA CAC TCT GGA GAG AAG CCG TTC AAA TGT CCT TTC TGT AGT CAC GCC TGT 

HIKLHSGEKPFKCPFCSHAC 
721/241 751/251 

AGA AGA AGG GAC GCC CTC ACA GGA TAC CTC AGG ACC CAT TCT GTG GGT AAA CCT CAC AAG 

RRRDALTGYLRTHSVGKPHK 
781/261 811/271 

TGC AAC TAC TGT GGA CGA AGC TAC AAG CAG CGC AGT TCA CTG GAG GAG CAC AAG GAA CGC 

CNYCGRSYKQR3SLEEHKER 
841/281 871/291 

TGC CAC AAC TAT CTC CAG AAT GTC AGC ATG GAG GCT GCT GGG CAG GTC ATC AGT CAC CAT 

C^^^YLQNVSMEAAGQVMSHH 
901/301 931/311 

GTA CCT CCT ATC GAA GAT TCT AAG GAA CAA GAG CCT ATT ATC GAC AAC AAT ATT TCT CTC 

VPPMEDCKEQEPIMDNNISL 
961/321 991/331 

GTC CCT TTT GAG AGA CCT GCT GTC ATA GAG AAG CTC ACG GGG AAT ATC GGA AAA CGT AAA 
V ;PFE R PAV I EKLTGNMGKRK 
1021/341 1051/351 

AGC TCC ACT CCA CAA AAG TTT GTC GGG GAA AAG CTC ATC CGA TTC AGC TAC CCA GAT ATT 

SSTPQKFVGEKLMRFSYPDI 
1081/361 1111/371 

CAC TTT GAT ATC AAC TTA ACA TAT GAG AAG GAG GCT a^^G CTC ATC CAG TCT CAT ATC ATC 

HFDMNLTYEKEAELMQSHMM 
1141/381 1171/391 

GAC CAA GCC ATC AAC AAT GCA ATC ACC TAC CTT GGA GCT GAG GCC CTT CAC CCT CTC ATC 

^QA^NNAITYLGAEALHPLM 
1201/401 1231/411 

CAG CAC CCG CCA AGC ACA ATC GCT GAA GTC GCC CCA GTT ATA AGC TCA GCT TAT TCT CAG 
QHPPSTIAEVAPVISSAYSQ 
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i^bi/<4^i 1291/431 

GTC TAT CAT CCA AAT AGG ATA GAA AGA CCC ACT AGC AGG GAA ACT GCT GAT AGT CAT GAA 

1321/441 "^""^^^^P^SRETADSHE 
lJ^l/441 1351/451 

r r r r f TCT Crc AT^ AGA CCA AAG AGT CGA CCC CAG GAA AGA GAG 

U81/461 "'^^^^^^'^PKSRPQERE 
1-381/451 1411/471 

GCC TCT CCC AGC AAT AGC TGC CTG GAT TCC ACT GAC TCA GAA AGC AGC CAT GAT GAC CAC 

1441/481 ^ ^ ^ ^ ° S T D S E S S H D D H 

1441/481 1471/491 

CAG TCC TAC CAA GGA CAC CCT GCC TTA AAT CCC AAG AGG AAA CAA AGC CCA GCT TAC ATC 

?501/501 °^"^^^NPK^^KQSPAYM 
i5Ui/boi 1531/511 

AAG GAG GAT GTC AAA GOT TTG GAT ACT ACC AAG GCT CCT AAG GGC TCT CTC AAG GAC ATC 

^561/521 '''''^^^^^^APKGSLKDI 
1561/5^1 1591/531 

TAC AAG arc TTC AAT GGG GAA GGA GAA CAG ATT AGG GCC TTC AAG OCT GAG CAC TX^ 

L2I/54I '^''^^^^Q^J^AFKCEHCR 
lb^l/b41 1651/551 

GTC err TTC CTA GAC CAT OTC ATG TAC ACC ATT CAC ATC GGT TCC CAT GGC TAC CGG GAC 

1681/561 ''""^"^TIHMGCHGYRD 
1681/561 1711/571 

CCA CTC GAA TGT AAC ATC TCT GGC TAC AGA AGC CAG GAC CGT TAT GAG TTT TCA TCA CAC 
1741/581 1,7,^3, R Y E F S S H 

ATT OTT CGA GGG GAG CAC ACA TTC CAC TAG GCC rrr TCA TTC CAA AGG GGA CCC TAT GAA 

1801/601 ""^"^^"^AfSFQRGPYE 
1801/601 1831/611 

GTA AAG ACT GCA CAT GAA GAA ATA CTC CAC TTA CAA TCC CAC CTT TCC TCA AAT GIT GTA 
186^621^ A H E E X . H .^^^.^^^s H . S S . V V 

CCT TTI ATT TTT TTA ATA TAA TAC TCG TGA TAA TCT TAT TIT GTC GAG CAG TCT CAT TTC 
1921/641 ' • ^ " * * S Y F V E Q C H L 

CTC TGC T 
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» • • * • 

1 ATGGAAACAGACGCTATTGATGGCTATATAACATGTGACAATGAGCTTTC 50 

I I I I t I I t I I I M I I t I I t I I I I t I M I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I 
I I I I M I t I I I I I I I I t I ! I I I I I M I I I I I M M I I I I I I I t I I M I 

190 ATGGAAACAGAGGCTATTGATGGCTATATAACGTGTGACAATGAGCTTTC 23 9 

• > * • • 

51 ACCCGAAGGGGAACACGCCAATATGGCCATTGACCTCACCTCAAGCACGC 10 0 

I I t M I i I I It lit I I I I I t I I II II t I M It It I M It I I I I I I 
I t t I I M I I I I lit I { I I t I I I II I I II I i I I t I I I I It 11 I I I t 

240 ACCCGAAAGGGAGCACTCCAATATGGCAATTGACCTCACCTCAAGCACAC 28 9 

• * m m m 

101 CCAATGGACAGCAcGCCTCGCCAAGTCACATGACAAGCACAAATTCTGTA 15 0 

t t M I II II I t t I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I t I I I t I MM lit 
It I 11 I t M M t I I I I I I I i I t It I I I I I M I I t I t I t I II II I M 

2 90 CCAATGGACAGCATGCCTCACCAAGTCACATGACAAGCACAGATTCAGTA 3 3 9 

■ ■ • * • 

151 AAGCTGGAAATGCAGAGTGATGAAGAGTGTGACAGGCAGCCCCTGAGCCG 2 00 

t I 1 It t I t I t I I I I It I I I I M I t I li II I I I II I I I I I II M I I II 
I I 1 It I It I t I I I I I I I I It I t I t M i II I I t II I I t I I II I t t M I 

340 AAGCTAGAAATGCAGAGTGATGAAGAGTGTGACAGGAAACCCCTGAGCCG 3 8 9 

• • • • • 

2 01 TGAGGATGAGATCAGGGGCCACGATGAGGGGAGCAGCCTAGAAGAacCCC 250 

III t I t I t M I I M I I t M I M M I I I I M t I I t I I t I I II M I II 1 
lit t I I I t I I I I I I I 1 I I I I M I I I I 11 II I I I II i 1 I I II M I I M 

390 TGAAGATGAGATCAGGGGCCATGATGAGGGTAGCAGCCTAGAAGAACCCC 4 3 9 

• • • « • 

251 TAATTGAGAGCAGCGAGGTGGCCGACAACAGGAAAGTCCAGGACCTTCAA 3 0 0 

It I I M II I I I I M I t I I I M I I I M I I I I I 1 i I I M I M I M It I I 
I I I I It II II I I I t t I I II It I II M I I I I I M I M { 1 M I I 11 t II 

440 TAATTGAGAGCAGCGAGGTGGCTGACAACAGGGAAGTCCAGGAGCTTCAA 48 9 

* • * * 

3 01 GGCGAGGGAGGAATCCGGCTTCCGAATGGTAAACTGAAATGTGACGTCTG 35 0 

I t I I I I t I I I I It It I M t I It I M II I I I I I I I M I I I I M I I t t I M I 
I I I I If t I II I It I t I I t I I I I I M I I I I I I I I M It I I I I I I M I I t I I 

490 GGCGAGGGAGGAATCCGGCTTCCGAATGGTAAACTGAAATGTGACGTCTG 53 9 

• • B * • 

351 TGGCATGGTTTGCATTGGGCCCAATGTGCTTATGGTACATAAAAGGAGTC 40 0 

I I I I I I II I I It I I It I II 1 t It It I I I M I I I II I I I I I I If I It I t I I 
1 I I I I I M I I I II I It I I I It I I II I I I It t It M I t I I I II M I t t 1 II 

540 TGGCATGGTTTGCATTGGGCCC AATGTGCTTATGGTACATAAAAGGAGTC 5 8 9 
401 ACACTGGTGAGCGGCCCTTCCACTGTAACCAGTGCGGAGCTTCTTTTACC 450 

( M jl 1 II II II I t t I It t I t I It I I It I II I I I I I t I 1 I I t I I M 
I t I 1 It II I I II I 1 I I I I I M II t I II t I II t I I t t I I tl I t I I II 

5 90 ACACTGGTGAACGCCCCTTCCACTGTAACCAGTGTGGAGCTTCTTTTACT 63 9 

• • A • B 

4 51 CAGAAGGGCAACCTTCTGAGACACATAAAGTTACACTCTGGAGAGAAGCC 5 0 0 

I t t I I I t It M I I I I t I I I I M II I II I II II I I I 1 t I I II I I t M I I It 
I I I II t II I I II II I I I It I M I M I It I M I t II M I I I M t I I I t I I t 

640 CAGAAGGGCAACCTTCTGAGACACATAAAGTTACACTCTGGAGAGAAGCC 6 8 9 

4 « • « * 

501 CTTCAAATGTCCTTTCTGTAGCTATGCTTGTAGAAGAAGGGACGCTCTCA 55 0 

t t I I I I M II It I It I I I I I I II I I It I I M I I II I t I I I I I I I 
t I I M I II I M I I I I M I II ! II t I I I I It I I It I I II I t till 

690 GTTCAAATGTCCTTTCTGTAGTCACGCCTGTAGAAGAAGGGACGCCCTCA 73 9 

• • • t • 

551 CAGGACACCTCAGGACCCATTCTGTGGGTAAACCTCACAAGTGTAACTAC 6 0 0 
t I I I I It II It I t It t It I I I II I II t I I I I I II II t t I I I t II I II I 

t I I I I It II It t I It I M I I I I I II I I I I II I I It I I II I I t t I I t I I 

740 CAGGATACCTCAGGACCCATTCTGTGGGTAAACCTCACAAGTGCAACTAC 789 

601 TGTGGCCGAAGCTACAAGCAGCGCACGTCACTGGAGGAACACAAGGAACG 65 0 
t t t t I II I I I 1 1 t M It t II I I It I II i t I I I I II t I I t I II I It t 

Mill I M I It I II I M I M I II I I M II I II I M It I t I M I II I 

790 TGTGGACGAAGCTACAAGCAGCGCAGTTCACTGGAGGAGCACAAGGAACG 83 9 

■ • « t f 

651 CTGTCACAACTATCTCCAGAATGTCAGCATGGAGGCTGCCGGGCAGGTCA 7 0 0 

Ml I II I II I II It II II I I M II II II I II I I t I I I I I I t I II I I I I 
Ml I I I t I It I M t I I II I I I I I I II I I I M I I I I I I I I t t I I I I II I 

840 CTGCCACAACTATCTCCAGAATGTCAGCATGGAGGCTGCTGGGCAGGTCA 889 

• * • « 4 

701 TGAGTCACCATGTACCGCCTATGGAAGATTGTAAGGAACAAGAGCCTATC 750 
I I t I I I I I It I t II I I I I I I I I i I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I M I t 

I I t II I I I I I I t I It I I M II I I i I It t I I I I I I I I I I I I II I I I I It 

890 TGAGTCACCATGTACCTCCTATGGAAGATTGTAAGGAACAAGAGCCTATT 93 9 

• * • • , 

751 ATGGACAACAATATTTCTCTGGTGCCTTTTGAGAGACCTGCTGTCATAGA 8 00 
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94 0 ATGGACAACAATATTTCTCTGGTGCCTTTTGAGAGACCTGCTGTCATAGA 989 

• « « • • 

801 GAAGCTCACGGCAAATATGGGAAAGCGCAAAAGCTCCACTCCTCAGAAGT 850 

I I I t i I I I I I I I I I 1 I 1 I I I I I II I II I I I t I I It II I II MM 

II M I M M M 1! I M M M I I II I M I II M I M M I II I 11 t 

9 90 GAAGCTCACGGGGAATATGGGAAAACGTAAAAGCTCCACTCCACAAAAGT 103 9 

t • « * * 

851 TTGTGGGGGi\AAAGCTTATGCGATTCAGCTACCCAGATATTCATTTTGAT 90 0 

I I M I II II II I I II I I M I M II I I M II I M I M I II I II I I M I I 
I I M I II M I M II II M II II M II M II I M M II II I M I I II I I 

104 0 TTGTGGGGGAAJ^AGCTCATGCGATTCAGCTACCCAGATATTCACTTTGAT 10 8 9 

« > • 4 • 

901 ATGAACTTAACATATGAGAAGGAGGCTGAGCTGATGCAGTCTCATATGAT 950 

M I I II I M M I M M I I M I M I M I M I II I M II I M I M I II II II 
t M i II I M I M 1) M I It II M I M I M I II I M M I II It M I I II II 

10 90 ATGAACTTAACATATGAGAAGGAGGCTGAGCTGATGCAGTCTCATATGAT 113 9 

• « ■ B * 

951 GGACCAAGCCATCAACAATGCAATCACCTACCTTGGAGCTGAGGCCCTTC 10 00 

M M I I I M I M I M I I It I I It I It I t I I I I II M I I M I M M I I I II 
tl M I M t M t t II M I I t I It I 1 I M t I I t I I t M I I M I M t It t t I I 

114 0 GGACCAAGCCATCAACAATGCAATCACCTACCTTGGAGCTGAGGCCCTTC 118 9 



1001 ACCCTCTGATGCAGCATGCACCAAGCACAATCGCTGAGGTGGCCCCAGTT 105 0 

t t M I I 1 M M M M t I I It I I I I I It M M I M M t M I I I It M 
I M I I M M I t M I M I M I M I t I I t I t M I I I t I t M t I I I I I I 

1190 ACCCTCTGATGCAGCACCCGCCAAGCACAATCGCTGAAGTGGCCCCAGTT 123 9 

■ ■ 4 * ■ 

1051 ATAAGCTCAGCTTATTCTCAGGTCTATCATCCAAACAGGATAGAAAGACC 110 0 

It It t I I It M It I it It II t II I It I M 11 I I M t M t M I I II It M 
I t I M t M M I M I M M M I 1 I M It I t M I t I I I M I M 1 I I i I I M 

124 0 ATAAGCTCAGCTTATTCTCAGGTCTATCATCCAAATAGGATAGAAAGACC 12 8 9 

• ■ * * • 

1101 CATTAGCAGGGAAACATCTGATAGTCACGAAAACAACATGGATGGCCCCA 1150 

M It M M M It 11 I It I I t ) I t It I I M I t i t I i I t I It I I I It It 
I I I I I I t I M M I II I t I I I t I M t I I t I I 1 M I 1 It It I I I It I i I 

12 90 CATTAGCAGGGAAACTGCTGATAGTCATGAAAACAACATGGATGGCCCCA 13 3 9 

• ■ ■ • ■ 

1151 TCTCTCTCATCAGACCAAAGAGTCGACCCCAGGAAAGAGAGGCCTCGCCC 12 0 0 

I M 1 t 1 M M It I I I I M I It t M t M t It M M t 1 M 1 I M M I t tit 
I M It 1 M II t I I II I M M I t i I t It It M 1 M 1 M M I I M I I I lit 

134 0 TCTCTCTCATCAGACCAAAGAGTCGACCCCAGGAAAGAGAGGCCTCTCCC 13 8 9 

• • • * • 

12 01 AGCAATAGCTGCCTCGATTCTACTGACTCAGAAAGTAGCCATGATGACCG 12 5 0 

I 1 It It I M I t I I t Mill It I 1 I I t It I I I M I It M t t I It 1 I I 
t I II 1 I M t I t It t Mill I t I I I I I I II I I II t II M It I t I I I I 

13 90 AGCAATAGCTGCCTGGATTCCACTGACTCAGAAAGCAGCCATGATGACCA 143 9 

• ■ • • * 

1251 CCAGTCCTACCAAGGAAACCCTGCCTTAAATCCCAAGAGGAAACAAAGCC 13 00 

I I I II It t I It I t I M It I M M I I It M I I M It I I I I i M I II 11 M 
t M I I M M I 1 1 t I I I II t t M t It I I It I t It It I 1 I I I It I I It I It 

144 0 CCAGTCCTACCAAGGACACCCTGCCTTAAATCCCAAGAGGAAACAAAGCC 14 8 9 

« • * • 4 

13 01 CAGCTTACATGAAGGAGGATGTCAAGGCTTTGGATGCTACCAAGGCCCCC 13 5 0 

M I I t t M It I I I I I I I I It I 1 i It I It I M 1 t I It It I I I I M t I 
I t I I t t t I tl M I M I I I 1 II 1 t It I It I M M I It I It II I M t I 

14 90 CAGCTTACATGAAGGAGGATGTCAAAGCTTTGGATACTACCAAGGCTCCT 153 9 

4 • • • * 

1351 AAGGGCTCTCTGAAGGACATCTATAAGGTTTTCAATGGAGAAGGAGAACA 14 0 0 

M t I I It M It I It t I I It M I I till! I M I i I II I II M t t I t I I 
M t t I It I 11 I I It t I I I I II I I It I It I It I M I t M I I M t It It 

154 0 AAGGGCTCTCTGAAGGACATCTACAAGGTCTTCAATGGGGAAGGAGAACA 15 8 9 

• 4 • * > 

1401 GATAAGGGCCTTCAAGTGTGAGCACTGCCGAGTCCTTTTTCTAGACCATG 1450 

til It It M I I I 1 t t I 1 M t I I t I It M I I M I M 1 M I I It M i I I t 
til I 1 I I It I M I t I If I It 1 I I It 1 M t I I M I 1 I It t M M t I It t 

1590 GATTAGGGCCTTCAAGTGTGAGCACTGCCGAGTCCTTTTCCTAGACCATG 163 9 

***** 

1451 TCATGTACACCATTCACATGGGTTGCCATGGCTACCGGGACCCACTGGAA 150 0 

M I I M M I M I I I I M I 1 I I I It It I It I ) It M I I t I I It I t t I I I tl 
1 t I I 11 I I 1 M It II II I I I I I I I I I II I I t I I t I I It I I t 1 t t 1 M I I t 

164 0 TCATGTACACCATTCACATGGGTTGCCATGGCTACCGGGACCCACTGGAA 168 9 

***** 

15 01 TGCAACATCTGTGGCTACAGAAGCCAGGACCGCTACGAATTTTCATCACA 155 0 

t I I I It I I M 1 It t II It M I It I I 1 II 1 I I It It I 1 1 1 I t I I I t I 
t I II M I M I t It 1 II It It M 1 I I 1 It I 11 M It I I I I I I I t I M 

16 90 TGTAACATCTGTGGCTACAGAAGCCAGGACCGTTATGAGTTTTCATCACA 173 9 



15 51 CATTGTTGGGGGGCAGCACACATTCCACTAGGCGTTTGCATTCCAAGG 15 9 8 

I I M I t I j tit 1 t M I It I t M It I t I M I III II It I I M I 
1 I M I II I M II It 1 M It I t It M III I I I I I I M I 

174 0 CATTGTTCGAGGGGAGCACACATTCCACTAGGCCTTTTCATTCCAAAG 17 87 
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